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Биология преобразилась под влиянием новых технологий генерации данных, в частности высо-
копроизводительного секвенирования. Например, в микробиологии никогда прежде мы не могли полу-
чить таксономические профили сотен сообществ из тысяч компонентов с разрешением на уровне вида за 
считанные дни. Тем не менее, за эти возможности нам приходится расплачиваться не самым очевидным 
образом: высокопроизводительное секвенирование, являясь процессом мультиномиальной выборки, 
генерирует композиционные данные *1+, уничтожая любую информацию об абсолютной вариации ком-
понентов *2+ и ограничивая нашу возможность интерпретировать независимые эффекты *3+. Более того, 
огромное разрешение, за которое мы так сильно ценим высокопроизводительное секвенирование, вы-
ражается в резком повышении размерности и разреженности данных *4+. Эти свойства колоссальным 
образом сказываются на анализе данных, ограничивая спектр гипотез, которые можно тестировать, и 
делая традиционные для классической биологии статистические методы неприменимыми *1, 2+. В на-
шем докладе мы продемонстрируем, как применение традиционных методов для анализа композици-
онных данных приводит к артефактам и обнаружению ложных эффектов. На примере реальных микро-
биомных данных с многофакторным экспериментальным дизайном мы обсудим различные способы 
обработки многомерных композиционных данных, включая композиционные преобразования (ALR, CLR 
и ILR), выбор информативных сигналов и мультиномиальное моделирование. Мы затронем вопросы 
анализа дифференциальной представленности, ординации и реконструкции сетей взаимодействия ме-
жду компонентами сообщества. Мы также постараемся выстроить адекватный аналитической взгляд на 
композиционные данные, включая вопросы, которые можно задавать, и ответы, которые можно полу-
чить, имея такие данные. Поддержано грантом РНФ № 18-16-00073. 
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биом, анализ композиционных данных. 
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